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서  언

쌀(Oryza sativa L.)은 세계 3대 곡물중의 하나이며 우리나

라를 포함한 아시아 지역에서 전 세계 쌀 생산량의 90% 이상이 

생산되는 중요한 식량원이다(Juliano, 2003; Kim et al., 2012). 

쌀의 주요성분은 아밀로스와 단백질로 구성되며 품종에 따라 

성분 함량이 다르다. 쌀을 주식으로 하는 나라에서는 이들 성분

의 특정 함량을 가진 쌀 품종을 선호하는 경향이 있으며, 따라서 

품종육성연구의 경우 아밀로스 성분이 중요 지표 자료로 활용

되기도 한다(Kim, 2004). 아밀로스와 단백질은 쌀의 미질을 결

정하는 중요한 이화학적 특성이고 품질관련변수이며 취반특성 

뿐만 아니라 물리적 특성에도 영향을 준다(Son et al., 2002; 

Champagne et al., 1997).

Near-Infrared Reflectance Spectroscopy (NIRS)는 시료에 
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Abstract - A statistical analysis for 3651 genetic resources collected from China (1,542), Japan (1,409), Korea (413), and 

India (287) was conducted using normal distribution, variability index value (VIV), analysis of variation (ANOVA) and 

Ducan’s multiple range test (DMRT) based on a data obtained from NIRS analysis. In normal distribution, the average protein 

content was 8.0%, whereas waxy type amylose and common rice amylose were found to be 8.7% and 22.7%, respectively. 

The protein contents ranged from 5.4 to 10.6% at the level of 95%. The waxy amylose and common rice amylose ranged from 

5.9 to 11.5%, and from 16.9 to 28.5% at 95% confidence level, respectively. The VIV was 0.59 for protein, 0.64 for low 

amylose, and 0.81 for high amylose contents. The average amylose contents were 18.85% in Japanese, 19.99% in Korean, 

20.27% in Chinese, and 25.46% in Indian resources, while the average protein contents were found to be 7.23% in Korean, 

7.73% in Japanese, 8.01% in Chinese, and 8.17% in Indian resources. The ANOVA of amylose and protein content showed 

significant differences at the level of 0.01. The F-test for amylose content was 158.34, and for protein content 53.95 compared 

to critical value 3.78. The DMRT of amylose and protein content showed significant difference (p<0.01) between resources 

of different countries. Japanese resources had the lowest level of amylose contents, whereas, the lowest level of protein 

content was found in Korean resources compared to other origins. Indian resources showed the highest level of amylose and 

protein contents. It is recommended these results should be helpful to future breeding experiments.
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근적외선이 조사될 때 특정 작용기가 특정 파장의 빛을 흡수한 결

과 분자진동을 일으키게 되는데 이러한 흡광현상은 시료 내 존재

하는 작용기들의 농도에 비례한다는 램버트 비어 법칙에 근거한 

정량분석방법이다. 농산품의 경우 주요구성 성분인 지방(C-H), 

수분(O-H) 및 단백질(N-H, S-H)이 근적외선을 흡수하므로 근

적외선 분광 분석법을 이용해 이들 성분의 동시 분석이 가능하다

(Williams et al., 1987). 근적외선 영역에서의 스펙트럼은 측정

하는 시료내의 다양한 성분들 간의 흡수파장대가 서로 중첩되거

나 시료 입자 크기와 밀도 등과 같은 물리적 요인들에 의해 스펙

트럼 바탕선의 변화가 일어나는데, 이러한 오차를 줄이고 겹쳐

있는 파장들을 분리하기 위해 전용 프로그램을 사용하여 스펙트

럼을 보정하고 수학적 전처리를 수행하게 된다(Ahn and Kim, 

2012). 이후 습식분석결과와 근적외선 스펙트럼간의 상관관계

를 회귀분석을 통해 NIRS 예측모델을 개발한다.

개발된 모델이 적용된 NIRS를 이용하여 벼 자원의 아밀로스와 

단백질 함량을 측정하고, 그 결과로 얻어진 성분함량 data는 통계 

처리 과정을 거쳐 특성경향 분석에 활용된다. 농업분야에서 많이 

사용되는 통계처리방법에는 분산분석(ANOVA)과 덩컨다중검정

(DMRT)이 있다. 분산분석은 두 개 이상 집단들 간의 평균 차이를 

비교하기 위하여 집단 간 분산과 집단 내 분산을 계산하고 이들 

상호간의 비를 이용하는 방법이다. 세 개 이상의 표본평균들이 같

은 모집단에서 나온 것인지를 검정하며, 실험에 관련된 요인들 가

운데 가장 큰 영향을 끼치는 것을 찾아내는 분석법이다(Kim, 

2016; Pak and Oh, 2010; Park et al., 2016). ANOVA를 통해 집

단들 간의 평균들이 유의미하게 차이가 있다는 결과를 얻게 되면 

이후 DMRT를 사용하여 각 집단들 간의 평균차이를 상호 비교하

여 구체적으로 어느 집단 간에 차이가 있는지를 검정한다. 이러한 

통계처리는 연구 결과의 신뢰도를 높일 수 있으므로 다양한 연구 

분야에 적용되고 있다. 특정 식물에 존재하는 항산화, 항염증, 항

혈전 물질 함량과 활성간의 유의성 검정(Kim and Cha, 2017; 

Sim et al., 2017; Oh et al., 2002), 작물의 생장과 환경요인 상호

간 영향 평가(Lee et al., 2017; Nam et al., 2015; Sung et al., 

2014; Kim et al., 2010; Yang et al., 2001), 작물 생장환경의 인

위적 변화 또는 화학물질 처리가 작물 생장에 미치는 영향 평가

(Choi and Jung, 2017; Lim et al., 2015; Song, 2015; Lee et al., 

2010), 작물의 잔류 농약 함량 변화 조사(Son et al., 2013; Jang 

et al., 2011) 등의 연구가 보고되었다. 

본 연구에서는 농업유전자원센터에 보존되어있는 벼 육성품

종 유전자원의 아밀로스 및 단백질 함량에 관한 NIRS 성분 분석 

자료를 근거로하여 Normal Distribution, Variability Index 

Value (VIV), ANOVA, 그리고 DMRT를 수행하였다. 보존자원의 

다양성과 성분함량에 따른 자원 집단을 구분하였고, 육성품종

의 국가별 기준점에 대하여 통계분석을 통해 차이점을 확인하

였다. 따라서 국가별 벼 육성품종 자원의 품종개발 방향과 다양

성에 대한 통계적 유의성을 검정하고자 이 연구를 수행하였다.

재료 및 방법 

자원 선발 및 처리

본 실험에 사용한 국내외 육성품종 벼 유전자원은 농업유전

자원센터 GMS 프로그램을 이용하여 한･중･일 등 80개국에서 

수집된 자원을 대상으로 IT Number 기준으로 정렬하여 총 

6,157자원을 선발하였다(Table 1). 선발자원 각각의 종자 50립

을 실험실용 현미기로 탈영시킨 후 사미, 피해립을 제거하여 현

미립을 준비하였다. 이 후 분쇄기로 약 2분간 분쇄하여 균일한 

현미가루 상태로 만든 후 NIRS를 이용하여 현미시료의 아밀로

스함량과 단백질함량을 측정하였다. 종자와 준비된 현미시료

들은 13℃ 저온저장고에 보관하여 수분함량 14% 이하 상태를 유

지하였다. 수분함량 분석은 곡류 및 곡류제품-수분함량측정

(산업통상자원부 국가기술표준원, 표준번호: KS H ISO 712)을 

참조하여 수분측정기(Shimadzu, Japan)를 사용하여 130℃ 온

도조건에서 측정하였다.

NIRS를 이용한 아밀로스 및 단백질 함량 측정

현미가루 시료 약 600 ㎎을 micro insert ring을 끼운 mini 

sample cup에 채운 후 sample cup backs를 이용하여 시료 내 

Table 1. Origin distribution of rice variety germplasm used in 

this study

Origin
Number of 

accessions

Ratio of 

accessions (%)

China 1,542  25.04

Japan 1,409  22.88

Korea 413   6.71

India 287   4.66

Bangladesh 256   4.16

Philippines 246   4.00

Taiwan 122   1.98

Unknown 404   6.56

The others 1,478  24.01

Total 6,157 100
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공극을 없애준 후 실온조건 가시광선 및 근적외선 대역(400- 

2500 ㎚)에서 한 자원 당 2반복하여 스펙트럼을 측정하였다. 스

펙트럼 측정은 NIRS (FOSS, XRD near-infrared)를 사용하였

고, 아밀로스 및 단백질 함량 계산은 개발된 NIRS 예측모델이 

입력된 NIRS 구동 전용프로그램인 ISI scan (FOSS, ver. 4.2.0)

을 사용하였다.

자원들의 다양성 지수 계산

다양성 지수는 자원들 간의 차이를 나타내기 위한 수단이지

만, 수치화된 지표가 없으므로 분자생물학분야에서 사용되는 

계산식을 적용하여 이를 다양성지수로 표시하고자 하였다. 아

밀로스와 단백질 함량구간을 2% 함량단위로 나누고 각 함량구

간에 속하는 자원수()를 전체 자원수(6,157)로 나누어 다양성 

확률값(=



)을 계산했다. 다양성지수가 1에 가까울수록 집

단의 다양성은 커진다. 각 확률값을 제곱하고 모두 합산 후 1에

서 뺀 값으로 다양성지수 VIV (Variability Index Value)를 구하

였다.

Variability Index Value=
  






확률밀도함수와 정규분포

육성품종 총 6,157() 자원에 대하여 NIRS 측정결과로 얻어

진 아밀로스 및 단백질 함량 자료를 도수분포표로 정리하였다. 

이 분포 표를 근거로 하여 확률밀도함수를 만들었으며, 정규분

포와 비교하여 함량별 자원분포 특성을 확인하였다. 정규분포

곡선은 육성품종 전체 자원에 대한 아밀로스와 단백질 함량 각

각의 평균값과 분산값을 구한 후 엑셀프로그램의 정규분포함

수(NORM.DIST)에 이들 값들을 입력하여 구했다. 계급은 아밀

로스는 0.5 함량구간, 단백질은 0.25 함량구간으로, 계급폭(, 

class width)은 아밀로스는 0.5, 단백질은 0.25, 계급값(, 

class midpoint)은 각 계급의 중간값으로 정하여 도수분포표를 

작성하였고, 이를 바탕으로 엑셀프로그램(Excel 2010)을 이용

하여 히스토그램을 그렸다. 아밀로스 및 단백질 함량의 확률밀

도함수를 나타내기 위해 히스토그램의 y축 값은 확률밀도를 나

타내는  (확률)/ (계급폭)값으로, 축 값은 계급값들을 연속

확률변수형태(contents range)로 표시하였다. 단백질 함량 도

수분포표(Table 2)로부터 엑셀프로그램을 이용하여 확률밀도

함수 그래프를 그렸다(Fig. 1). 아밀로스 자원에 대해서는 동일

한 방법으로 작성되기 때문에 Table과 Figure를 생략하였다.

분산분석(ANOVA)

육성품종 중 높은 자원비율을 차지한 중국 원산지 자원 1,542

자원, 일본 원산지 자원 1,409자원, 한국 원산지 자원 413자원, 

인도 원산지 자원 287자원들을 대상으로 분산분석을 이용하여 

평균함량들 간의 유의성을 평가하였다. 독립변수는 국가별 자

원 집단()으로, 종속변수는 아밀로스와 단백질 함량()으로 

설정하였다. 분산분석에 관한 이론적 배경과 관련 통계량에 대

하여, 귀무가설()은 ‘모든 평균은 다 같다’이고, 대립가설()

은 ‘평균들이 모두 같지는 않다’이다. 가설검정 과정에서 이 

맞지만 기각하게 되는 제I종 오류가 발생할 확률의 최대 허용한

계를 유의수준(α)이라고 한다. α=0.01은 제I종 오류의 최대 크

기가 0.01 즉, 잘못된 판단을 할 확률이 0.01라는 것이며 ‘1%유

의수준’이라고 말한다.   (총제곱합)는 (
 )

2으로 

표현되며,   (군간제곱합)는 (


)
2,   (군내

제곱합)은 (
 )

2으로 정의되어있다. 이들 간의 관계

는 와 같다. 은 전체 집단(그룹)의 수, 

는 한 집단 내 관찰값의 총 개수(집단의 크기)를, 은 전체 집단 

내 관찰 값의 총 개수를 의미하며, 또한 N은 과 의 곱의 값과 

동일하다. 육성품종 중 자원비중이 높은 중국, 일본, 한국, 인

도에서 수집된 자원들의 아밀로스와 단백질 함량 분포가 정규

분포를 이루고,  값이  값보다 전체적으로 크게 되면 

각 그룹간의 차별성이 인정되어 결과적으로 각 그룹들은 서로 

다른 아밀로스 함량 평균값을 가진다고 판단할 수 있게 된다. 

편차제곱 합들(, , )은 각각의 자유도를 가진다. 

전체 집단의 수를 , 전체 집단의 크기(전체 집단의 확률변수 

총 개수)가 일 경우에  자유도는 , 는 , 

는 이다.  자유도는  자유도와  자유

도의 합이다. 편차제곱합을 자유도로 나눈 것을 편차제곱합의 

평균()이라 하며, 이는 와 로 구분된다. 군

간편차제곱합의 평균()은 



, 군내편차제곱합의 평

균( )은 



로 표현된다. 검정통계량()은 군간편

차제곱합의 평균을 군내편차제곱합의 평균으로 나눈 값으로 정

의된다.
















위의 편차제곱합의 정의를 근거로하여 분산분석표 작성에 
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Table 2. Frequency distribution table for probability density function on protein contents of rice germplasm

Protein contents

(%)

Number of 

accessions

Contents range

(%)



(Observation value)



(Class width)


(Probability)





(Probability density)

5.017 

5.031

5.158

5.161

4 5.00-5.25 5.125 0.25



×



5.260

5.279

5.308

5.367

5.388

5.393

5.414

5.424

5.431

5.434

5.435

5.437

5.440

5.447

5.477

5.482

16 5.25-5.50 5.375 0.25



×



5.505

5.506

5.510

.

.

.

.

5.745

5.746

5.747

46 5.50-5.75 5.625 0.25



×



.

.

.

.

.

.

.

.

.

.

.

.

.

.

.

.

.

.

.

.

.

15.505

15.510

.

.

.

.

15.736

15.747

7 15.50-15.75 15.625 0.25



×



Sum 6157 - - - 1 4
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필요한 통계량 , , 를 계산하였다. 실제 분산분

석을 위한 각 편차제곱합들의 계산에서 





항이 와 

에 동일하게 나타나 계산 과정이 간단해지기 때문에 

와 를 먼저 구한 후  관계를 이용하여 

를 구했다. 계산에 필요한 항목은 의 합(), 
의 

합(
),  값, 단 세 가지뿐이며 각 통계량의 정의식과 계산

식은 아래와 같이 표현된다.

(
)

2










 ⋯ 


 ⋯ 

 ⋯ 

 

(
 )

2



























 ⋯


 ⋯ 

 ⋯ 

(
 )

2{
2


 


}













 ⋯ 


















 ⋯ 

전체 집단의 수()는 전체 원산지 수인 4, 전체 집단의 크기

()는 각 원산지 자원수의 총 합이므로 3,651이었다. 따라서 

 자유도는 인 3,650,  자유도는 인 3,  

자유도는 인 3,647이었다. 아밀로스 함량의 편차제곱합

의 평균()은 편차제곱합을 자유도로 나눈 값이므로   

(



)는 



,   (



)는 



로 처

리하였다. 검정통계량()은  를  로 나눈 값이

므로 



였다. 단백질 함량의 편차제곱합의 평균()

은 편차제곱합을 자유도로 나눈 값이므로  는 



, 

 는 



로 처리하였다. 검정통계량()은 

를  로 나눈 값이므로 



였다. 기각값은 통계교과서

에 수록된 -분포표를 참조하여 구했다. 분자의 자유도( 

자유도)는 3, 분모의 자유도( 자유도)는 3,647이므로 유의

Fig. 1. The Probability density function of protein content in rice variety germplasm.
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수준 0.01의 경우 기각값은 3.78이었고,   3.78과 

같이 표시하였다. 모든 통계량이 결정되어 분산분석표(Table 6, 

Table 7)를 작성하고 이를 바탕으로 검정 결과를 해석하였다.

Duncan의 다중검정(Duncan’s multiple range test: DMRT)

분산분석과정에서 귀무가설이 기각되어 각 집단 간 ‘평균들

이 모두 같지는 않다’는 가설이 성립되면 이는 두 개 이상의 평균

이 같지 않다는 뜻이며, 어느 집단 간의 평균들이 차이가 있는지

는 알 수 없다. 이 같은 경우 평균의 다중비교 방법을 사용하여 

각 집단들 간 평균 비교를 할 수 있다. 다중범위검정의 이론적 

배경은 여러 개의 평균들을 상호 짝을 지어 반복 비교하더라도 

제1종 오류(평균간 차이가 없음에도 평균간 유의차가 있는 것으

로 판단하는 오류)가 일정 유의수준(0.01 또는 0.05)을 넘지 않

는 구간(유의범위)을 정하여 평균간 차이와 비교하는 방법이다. 

평균 간 차이가 유의하다고 판단할 수 있는 ‘최소유의차( )’ 

또는 ‘최소유의범위( )’를 구하여 두 평균 간 차이를 비교하

여 두 평균간 차이가 최소유의차 또는 최소유의범위보다 크면 

두 평균은 유의하게 다른 것이고 작으면 유의차가 없는 것이다. 

는  검정이며, 이는 두 집단 간 비교에 이용된다. 따라서 

다중검정에 적용할 경우 제1종 오류를 범할 위험성이 있다. 이

를 보완한 방법이 덩컨방법(Duncan)이며, 비교하는 평균들 간

의 거리에 따라 서로 다른 유의범위를 적용한다. 농학 연구 분야

에서는 주로 최소유의차( )와 덩컨방법(Duncan)이 많이 적

용되며 본 연구에서는 덩컨방법을 사용하였다. 덩컨의 다중범

위검정은 평균을 크기순으로 정렬하고 가장 큰 평균부터 시작

하여 가장 작은 평균까지 순차적으로 비교하게 되는데 이때 기

준이 되는 값이 필요하다. 이 값을 최소유의범위( )라고 하

며, 전체 평균수(전체 집단수, ) 보다 1개 적은  값이 필요

하다. 덩컨검정에 필요한 통계량은 아래 식과 같이 정의된다. 



는 표준오차이며, 군내편차제곱합의 평균( )을 집단

의 크기()로 나눈 수치의 양의 제곱근 값으로 구한다. 각 집단

의 크기()가 서로 다를 경우는 대신 값을 적용한다.  

값은 오차자유도, 전체 평균수, 유의수준()을 정한 후 ‘다중검

정을 위한 스튜던트화한 범위표’를 참조하여 구한다.

 ×







 or  


,   









육성품종 중 높은 자원비율을 차지한 중국, 일본, 한국, 인도 

자원을 대상으로 분산분석결과 자원의 평균함량들 간의 유의성

이 인정되어 덩컨다중검정을 실시하였다. 먼저 각 원산지 자원

집단의 아밀로스 및 단백질 함량 평균값을 크기순으로 나열하

고 1% 유의수준에서 계산된  값을 크기순으로 나열하는 것

으로 덩컨 다중범위검정을 실시하였다. 가장 큰 평균에서 가장 

큰 을 뺀 값(기준값: -LSR1)을 크기순으로 나열되어있

는 나머지 평균들과 비교하여 1% 유의수준에서 유의성 여부를 

판단하였고, 유의성이 있는 경우에는 그 평균값에 밑줄 표시하

였다. 두 번째 큰 평균에서 두 번째 기준값(-LSR2)과 나머지 

평균들을 1% 유의수준에서 유의성을 검정하였으며, 유의성이 

있는 경우에는 그 평균값에 밑줄 표시하였다. 이와 같은 과정으

로 각 평균의 기준값을 구하여 동일한 방법으로 유의성을 검정

하였다. 비교 기준값보다 평균값들이 클 경우에는(＞
-LSR) 

평균간 차이가 유의하지 않기 때문에 비교하는 평균값들에 대

하여 공통의 밑줄 그어 동일 집단임을 표시하였다.

결과 및 고찰

벼 유전자원의 집단분석

육성품종 벼 6,157자원의 단백질 및 아밀로스 함량별 자원분

포와 정규분포를 비교한 결과는 Figs. 2, 3, 4, 5와 같다. 히스토

그램을 통해 얻어진 확률밀도함수와 정규분포 함수를 상호 비

교하는 것으로 자원분포경향을 확인하였다. 단백질 확률밀도

함수 자원분포곡선은 평균값 8.0, 표준편차 1.3인 정규분포함

수와 유사성을 나타냈으며, 자원의 다양성 지수는 0.59였다

(Fig. 2). 단백질함량 5.4-6.7% 구간의 자원 비율은 13.5%였고, 

6.7-8.0% 구간은 34.0%, 8.0-9.3% 구간은 34.0%, 9.3%-10.6% 

구간은 13.5%였다. 단백질함량 5.4-10.6% 구간(m±2σ)의 자

원들이 전체자원의 95%를 차지했다. 전체 단백질함량 확률변

수구간을 평균()값을 중심으로 표준편차()값의 양의 정수배

(1, 2)와 음의 정수배(-1, -2) 간격으로 분할하여 네 개의 

집단으로 구분하였으며, 각각의 집단을 0.1% 함량단위로 나눈 

후 이에 속하는 자원들 중 가장 빈도수가 높게 나타나는 국가의 

자원을 대표자원으로 나타냈다(Table 3). 육성품종 전체 자원

에 대한 아밀로스 함량분포의 정규분포함수에서는 확률밀도함

수와 일치하지 않는 부분이 나타났으며, 정규분포곡선 속에서 

뚜렷한 두 개의 집단으로 구분됨을 확인할 수 있었다. 이는 개략

적으로 5.0-12.0% 구간과 16.0-31.5% 구간으로 대별되었다

(Fig. 3). 두 개의 집단으로 구분되게 하는 아밀로스 함량구간은 
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12.5%에서 16.5%사이였으며(여기에 속하는 자원은 거의 없다

는 의미임), 이로 인하여 전체 아밀로스함량 자원이 정규분포를 

이루지 않았다. 따라서 두 개 집단을 각각 나누어 확률밀도함수

와 정규분포함수를 구한 결과 정규분포함수와 거의 일치함을 

알 수 있었다(Fig. 4, Fig. 5). Oh et al. (2017)은 육종분야에서 

벼 분류 기준으로 사용되는 아밀로스 함량범위(Jeong et al., 

2013; Song et al., 2008; Kim et al., 1991)를 바탕으로 NIRS 

측정 아밀로스 함량에 대하여 9% 이하를 찰벼, 9% 이상을 메벼

로 분류하였고, 메벼는 다시 저아밀로스(16.9-19.8%), 중아밀

로스(19.8-25.6%), 고아밀로스(25.6%-28.5%) 자원으로 나누

었다. 이 분류기준을 참고하여 Fig. 3의 전체 아밀로스 함량구

간을 찰벼(5.9-11.5%)집단과 메벼(16.9-28.5%)집단으로 나누

고 각각의 확률밀도함수와 정규분포를 나타냈다(Fig. 4, Fig. 

5). 찰벼집단의 경우 자원분포는 평균값 8.7, 표준편차 1.4인 정

규분포와 유사하였으며, 자원의 다양성 지수는 0.64를 나타냈

다. 5.9-7.3% 아밀로스함량 구간의 자원 비율은 13.5%였고, 

7.3-8.7% 구간은 34.0%, 8.7-10.1% 구간은 34.0%, 10.1%-11.5% 

구간은 13.5%였다. 5.9-11.5% 함량구간(m±2σ) 자원들이 전체

자원의 95%를 차지했다(Fig. 4). 찰벼 아밀로스함량 확률변수

를 평균값을 중심으로 표준편차값의 양의 정수배(1, 2)와 음

의 정수배(-1, -2) 간격으로 분할하였으며, 각 구간에 속하

는 자원들을 성분함량 순으로 표시하였다(Table 4).

Group
Content

(%)

Random variable

(X)

Resource ratio

(%)

Cumulative ratio

(%)

Representative resources 

by countries

1 5.4-6.7 m-2σ≦X≦m-σ 13.5
13.5

(m-2σ≦X≦m-σ)

China

Korea (Hanarum2)

2 6.7-8.0 m-σ≦X≦m 34.0
47.5

(m-2σ≦X≦m)

Japan

Korea (Jopum, 

Yeongmanjosaeng)

3 8.0-9.3 m≦X≦m+σ 34.0
81.5

(m-2σ≦X≦m+σ)

China

Korea (Hyangmibyeo1)

4 9.3-10.6 m+σ≦X≦m+2σ 13.5
95.0

(m-2σ≦X≦m+2σ)
China

※ m=8.0  σ2=1.32  σ=1.3  VIV (Variability Index Value)=1-Σ(probability)2.

Fig. 2. The Normal distribution and probability density of protein content in rice variety germplasm (n=6,157).



NIRS 분석 Data에 의한 국내외 육성품종 벼 유전자원의 아밀로스 및 단백질 성분에 대한 통계분석

- 505 -

메벼집단의 경우 아밀로스 함량 20-21% 구간에서 자원밀도

는 높아졌고, 22-25% 구간에서는 자원밀도가 낮아졌다. 이를 

제외하면 자원분포는 평균값 22.7, 표준편차 2.9인 정규분포와 

유사하였고, 자원의 다양성 지수는 0.81이었다(Fig. 5). 이와 같

이 일부 구간에서 자원밀도가 높거나 낮게 나타나는 것은 특정 

아밀로스 함량을 선호하는 벼 육종 방향이 반영된 결과로 판단

된다. 16.9-19.8% 저아밀로스 함량구간(m-2σ≦X≦m-σ; group 

1)의 자원비율은 13.5%였고, 19.8-25.6% 중아밀로스(m-σ≦X

≦m+σ; group 2, 3)는 68.0%였고, 25.6%-28.5% 고아밀로스

(m+σ≦X≦m+2σ; group 4)는 13.5%였다. 16.9-28.5% 함량구

간(m±2σ)에 속하는 자원들이 전체자원의 95%를 차지했다(Fig. 

5). 메벼집단의 아밀로스 함량 전체 확률변수 구간을 저아밀로

Table 3. List of resources classified with protein contents in rice variety germplasm

Group 1 : 5.4-6.7% Group 2 : 6.7-8.0%

IT Number Varieties Origin Content (%) IT Number Varieties Origin Content (%)

259444 Rico 1 USA 5.41 217069 Kaguramochi JPN 6.70 

290217 He xi 16 CHN 5.51 259707 LUA NHE DEN VNM 6.80 

259447 Hokuriku 187 JPN 5.61 4646 YOUBAE JPN 6.90

251620 82117 CHN 5.70 247109 Shinchiku 8 TWN 7.00

283444 IMPROVED BLUE ROSE USA 5.80 220034 Koshihikari JPN 7.10

297324 7512-114 JPN 5.90 260444 Gogowierie USA 7.20

251570 82172 CHN 6.00 304256 Jopum KOR 7.30

251694 Dan gao 4 CHN 6.10 264207 Nong da 21-0011 CHN 7.40

284597 7516-14 JPN 6.20 226956 Kalu Galpa Wee LKA 7.50 

219943 Mirenishiki JPN 6.30 216614 Dogwang 1 CHN 7.60

168 ARKROSE USA 6.40 6187 Yeongmanjosaeng KOR 7.70

251225 Hanarum2 KOR 6.50 10260 Norinmochi 4 JPN 7.80

301309 Jungmo1043 KOR 6.60 221215 Qing'an xuan 2 CHN 7.90

218278 Tentakaku JPN 6.70 280064 Fukuhonami JPN 8.00 

Group 3 : 8.0-9.3%% Group 4 : 9.3-10.6%

IT Number Varieties Origin Content (%) IT Number Varieties Origin Content (%)

192023 Hyangmibyeo1 KOR 8.00 2281 ITALICA OOBA RUS 9.30 

6456 Fukubouzu JPN 8.10 264646 Ken 98-53 CHN 9.40 

238375 Hong mi dao CHN 8.20 569 CAUVERY IND 9.50 

231015 Mixed in GZM #2-3 CHN 8.30 248505 Sipuluik Arang IDN 9.60 

216646 Bukpung 2 CHN 8.40 181 ARLESIENNE FRA 9.70 

286046 11303-64 PHL 8.50 3528 RB ITA 9.80 

223309 Gbuaput 2 TOS 8112 SLE 8.60 291332 KONTOL 86 MYS 9.90 

113504 Masmikir NPL 8.70 251549 Ken xiang nuo CHN 10.00 

260337 NEU-MAO-TAO CHN 8.80 402 BLUE ROSE USA 10.10 

157315 Kikakaze JPN 8.90 276069 Kuatek MYS 10.20 

3521 Raftaello ITA 9.00 248444 Nuncha BGD 10.31

216683 Gillongdae 19 CHN 9.10 2725 KOKESHIMOCHI JPN 10.41 

210711 Tomoe Masari JPN 9.20 1298 FANNY FRA 10.50

274101 MOSESE SLE 9.30 248454 Monowara BGD 10.60



Korean J. Plant Res. 31(5) : 498~514(2018)

- 506 -

※ m=21.3  σ2=5.12  σ=5.1  VIV (Variability Index Value)=1-Σ(probability)2.

Fig. 3. The Normal distribution and probability density of amylose content in rice variety germplasm (n=6,157).

Group
Content

(%)

Random variable 

(X)

Resource ratio 

(%)

Cumulative ratio 

(%)
Representative resources by countries

1 5.9-7.3 m-2σ≦X≦m-σ 13.5
13.5

(m-2σ≦X≦m-σ)

China

Korea (Nunkeunheugchal1, 

Sinmyeongheugchal, Baegogchal)

2 7.3-8.7 m-σ≦X≦m 34.0
47.5

(m-2σ≦X≦m)

Japan

Korea (Jinbuolbyeo)

3 8.7-10.1 m≦X≦m+σ 34.0
81.5

(m-2σ≦X≦m+σ)

Japan

Korea (Tongilchal)

4 10.1-11.5 m+σ≦X≦m+2σ 13.5
95.0

(m-2σ≦X≦m+2σ)
China

※ m=8.7  σ2=1.42  σ=1.4  VIV (Variability Index Value)=1-Σ(probability)2.

Fig. 4. The Normal distribution and probability density of amylose content in waxy type rice variety germplasm (n=609).
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스(group 1), 중아밀로스(group 2, 3), 고아밀로스(group 4) 구

간으로 나누고 각 구간에 속하는 자원들을 함량 순으로 표시하

였다(Table 5).

이론적으로 히스토그램의 계급폭()을 무한히 작게 하여 확

률밀도함수를 구하면 계단모양의 확률밀도함수는 부드러운 곡

선 형태를 이루게 되어 세밀한 함수를 얻을 수 있다. 하지만 이

와 같은 방법은 과정의 복잡함으로 인해 실제로는 이상적인 확

률밀도함수인 정규분포를 구하여 도수분포표로부터 작성된 확

률밀도함수와 상호 비교함으로써 자원 집단의 함량분포 특성을 

파악하게 된다. 자원 집단의 확률밀도함수가 정규분포와 유사

할 경우 정규분포의 표준화 과정을 이용하면 특정 함량구간의 

확률값을 구할 수 있고, 이를 전체 자원수와 곱하면 특정 함량구

간의 자원 비율을 계산할 수 있다. 이러한 특성을 활용하여 현재 

보존 중인 자원들의 특성에 관한 확률밀도함수를 정하면 즉, 정

규분포화 하게 되면 자원관리를 전산화할 수 있는 등 자원 관리

의 효율성을 높일 수 있을 것으로 사료된다.

국가별 품종 육성 방향

독립변수를 몇 개의 수준(또는 범주)으로 나누고 각 수준에 

따라 나누어진 집단 간의 평균차를 검정하는 방법(차의 검정)으

로써 서로 다른 세 개 이상의 집단에서 평균간 차이가 있는 지를 

확인하고자 할 때 분산분석이 이용된다. 독립변수를 아밀로스 

Group
Content

(%)

Random variable

(X)

Resource ratio

(%)

Cumulative ratio

(%)
Representative resources by countries

1 16.9-19.8 m-2σ≦X≦m-σ 13.5
13.5

(m-2σ≦X≦m-σ)

China

Korea (Nagdongbyeo, Heugnambyeo)

2 19.8-22.7 m-σ≦X≦m 34.0
47.5

(m-2σ≦X≦m)

Japan

Korea (Nampyeongbyeo, Hwayeongbyeo, 

Mankyeong, Sulyeojinmi)

3 22.7-25.6 m≦X≦m+σ 34.0
81.5

(m-2σ≦X≦m+σ)

China

Korea (Segyejinmi, Gosi)

4 25.6-28.5 m+σ≦X≦m+2σ 13.5
95.0

(m-2σ≦X≦m+2σ)
Bangladesh

※ m=22.7  σ2=2.92  σ=2.9  VIV (Variability Index Value)=1-Σ(probability)2.

Fig. 5. The Normal distribution and probability density of amylose content in common rice variety germplasm (n=5,548).
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또는 단백질 함량에 따라 나누고 종속변수를 육종의 목표점으

로 정하여 국가별 육성품종 기준점이 상이한가를 검정해보고자 

수집보존자원을 대상으로 통계분석을 실시하였다.

육성품종 중 높은 자원비율을 차지한 중국 원산지 1,542자

원, 일본 원산지 1,409자원, 한국 원산지 413자원, 인도 원산지 

287자원들을 대상으로 아밀로스 성분에 대한 분산분석을 실시

한 결과  10,500.74,  80,619.35를 얻었고, 또한 단백

질 성분에 대한 분산분석 결과  245.08,  5,522.88을 

얻었다(Table 6, Table 7). 귀무가설(0)은 ‘국가별 자원들의 함

량 간 차이는 없다’로, 대립가설(1)은 ‘국가별 자원들의 함량 

Table 4. List of resources classified with amylose contents in waxy type rice variety germplasm

Group 1 : 5.9-7.3% Group 2 : 7.3-8.7%

IT Number Varieties Origin Content (%) IT Number Varieties Origin Content (%)

301313  Nunkeunheugchal1 KOR 5.93 231009 Beijing Coll. #16 CHN 7.30

283447  WARABEHATOMOCHI JPN 6.07 259725 KHAO DAM LAO 7.41

217337 Kitano Murasaki JPN 6.16 283870 Shian Coll. #17 CHN 7.50

157325 Sakakimochi JPN 6.23 235774 Jinbuolbyeo KOR 7.61 

284609  Sinmyeongheugchal KOR 6.32 2655 KHAO KIENG LAO 7.72

225188 Niujiaobiannuo CHN 6.45 7694 Olchal JPN 7.80

231104 Mixed in GZM #1-10 CHN 6.50 10267 Norinmochi 20 JPN 7.90

248507  Arabon PHL 6.63 211527 RIKUTONORINMOCHI 25 JPN 8.00

302636  Pare Pulu Lotong 1 IDN 6.70 4284 TATSUMIMOCHI JPN 8.11

3022 MITSUHATAMOCHI JPN 6.81 236996 Qing xiang nuo CHN 8.21

2433 Kamuimochi JPN 6.91 129 AOMORIMOCHI JPN 8.30

251524  82139 CHN 7.02 237463 Okuromochi JPN 8.40

227135 Baegogchal KOR 7.10 259886 FU LI HONG CHN 8.50

231097 Shian Coll. #08 CHN 7.20 170703 Kogoneomochi JPN 8.60

248506  Tapul PHL 7.30 211529 HATAKOGANEMOCHI JPN 8.70

Group 3 : 8.7-10.1%% Group 4 : 10.1-11.5%

IT Number Varieties Origin Content (%) IT Number Varieties Origin Content (%)

231116 Unknown var. China #3 CHN 8.70 3936 SHINTSURUMOCHI JPN 10.10

10239 Norin 9 JPN 8.81 231126 Unknown Waxy #5 CHN 10.21

10237 Norin 7 JPN 8.90 220348 Gan nuo CHN 10.31

170705 Mangetsumochi JPN 9.01 118817 YUAN SHAN NUO CHN 10.43

4073 Suzuharamochi JPN 9.10 231057 Shian Coll. #15 CHN 10.51

10258 Norinmochi 1 JPN 9.20 3438 PINALAPA PHL 10.61

220354 Xiang nuo CHN 9.31 225193 Wujienuo CHN 10.70

2713 KOGANE MOCHI JPN 9.40 220351 Hei nuomi CHN 10.81

3165 NIGAWAMOCHI JPN 9.50 259842 LUDAN PHL 10.90

220077 8208 TWN 9.62 251591 Dong Nong 8011 CHN 11.01

3938 SHINTSURUMOCHI JPN 9.70 113525 Ketan Nangka 2 NPL 11.12 

262278  Chuan 2 TWN 9.82 236024 Norin 27 JPN 11.26

10251 Norin 26 JPN 9.92 283661 CHN-LJR-2007-24 CHN 11.30

225183 Zaobaiyi CHN 10.01 283827 Ayui (E.E.A. 1825) ARG 11.41

216782 Tongilchal KOR 10.09 274096 ARC 10176 IND 11.49
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간 차이는 있다’로 설정하였다. 아밀로스함량에 대해서는 정규

분포곡선 분석에서 두 개의 집단으로 구분되어 육성품종 벼 전

체 자원을 찰벼집단과 메벼집단으로 나누어 실시하였으나 국가

별 자원 간 비교에서는 통합하여 통계처리 하였다. 메벼집단에 

비해 찰벼집단이 차지하는 비중이 낮기 때문에 표본 집단의 구

성이 비교적 고르게 분포되어 있으므로 통계처리에 적합한 자

원집단으로 판단되었기 때문이다.

아밀로스함량의 경우 검정통계량 s는 158.34였으며, 유의 

수준 0.01,  자유도 3,  자유도 3,647일 때 -분포표

의 기각값(0.01(3,3647))은 3.78이므로 검정통계량과 기각값의 비

Table 5. List of resources classified with amylose contents in common rice variety germplasm

Group 1 : 16.9-19.8% Group 2 : 19.8-22.7%

IT Number Varieties Origin Content (%) IT Number Varieties Origin Content (%)

236099 Csor Nuy BRA 16.900 259659 UNKN (CHINA PR) CHN 19.800 

286014  Marong Bulk-4 CHN 17.027 260487 Chen nong 27 CHN 19.901 

3942 SHIOKARI JPN 17.104 203697 Hwabongbyeo KOR 20.000 

3599 RINGO ITA 17.111 2976 MATSUMAE JPN 20.100 

1576 HAYAYUKI JPN 17.210 196266 Nampyeongbyeo KOR 20.200 

259472  Maratelli 5a FRA 17.334 237467 Yamatoniskiki JPN 20.300 

225163 Changmaodao 4 CHN 17.402 216645 Tongyu 05221 CHN 20.400 

225331 Gan hong mi CHN 17.501 280067 Toyosachi JPN 20.501 

247949 Ganheuggyeong99-1016 CHN 17.604 216560 Pin jian 5 CHN 20.601 

660 Chacarero F.A ARG 17.714 225222 Li 02-4087 CHN 20.700 

231074 Unknown var. China #1 CHN 17.808 174484 Kinmaze JPN 20.800 

3467 PRECOCE ROSSI BRA 17.904 217607 Dongnong 21-17 CHN 20.900 

237509 PGR 405 FRA 18.006 191811 Hwayeongbyeo KOR 21.003 

243020 Jifeng6 CHN 18.101 251448 Long dun 96-197 CHN 21.101 

275327  Tokachikuromomi JPN 18.309 6020 Mankyeong KOR 21.200 

1531 Hakkouda JPN 18.415 3008 MINEHIKARI JPN 21.300 

113901 MARRATILLI CHN 18.500 2681 New Kinmaze JPN 21.401 

216613 Nongda 20 CHN 18.603 216667 Tongyu 35 CHN 21.502 

210712 Tomoe Masari JPN 18.701 251660 Dan you 6 CHN 21.600 

1411 FUKUYUKI JPN 18.805 191849  Hwajungbyeo KOR 21.700 

225250 Ji 2004F18 CHN 18.907 521 CALORO USA 21.801 

6182 Nagdongbyeo KOR 19.000 216676 Manamussume JPN 21.901 

275554  K 130 RUS 19.101 218585 Cheongan KOR 22.001 

2774 Hoshiyutaka JPN 19.203 1077 DEWAMINORI JPN 22.102 

260355  TAKAO-IKU 44 TWN 19.300 2644 KENNOKUWASE JPN 22.203 

218187 Rongguang 2 CHN 19.403 4104 TACHIKAZE JPN 22.301 

236073 PGR 390 ESP 19.505 216597 Chen nong 606 CHN 22.400 

212512 Heugnambyeo KOR 19.600 259661 
CAROLINA GOLD 

SELN (CI 12033)
USA 22.500 

157323 Mutsunishiki JPN 19.700 227051 Sulyeojinmi KOR 22.602 

251282  Long dun 96-208 CHN 19.798 251586 Huajing5 CHN 22.699 
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교에서 검정통계량의 값이 월등히 커서 귀무가설이 기각되고 

대립가설이 채택되었다. 따라서 ‘벼 유전자원의 아밀로스 함량

은 국가별 품종육성 기준이 다르다고 할 수 있으며, 1% 유의수준

에서 차이가 인정된다’는 결론을 내릴 수 있었다(Table 6).

단백질 함량의 경우 검정통계량 s는 53.95, 유의 수준 0.01, 

 자유도 3,  자유도 3,647일 때 -분포표의 기각값

(0.01(3,3647))은 3.78이므로 검정통계량과 기각값의 비교에서 검

정통계량의 값이 월등히 커서 귀무가설이 기각되고 대립가설이 

채택되었다. 따라서 ‘벼 유전자원의 단백질 함량은 국가별 품종

육성 기준이 다르다고 할 수 있으며, 1% 유의수준에서 차이가 

Table 5. Continued

Group 3 : 22.7-25.6% Group 4 : 25.6-28.5%

IT Number Varieties Origin Content (%) IT Number Varieties Origin Content (%)

268196  Sentanor IDN 22.700 2733 Kolamba IND 25.601 

191790 Daeripbyeo 1 KOR 22.800 283453 PATLE NPL 25.704 

540 Calrose USA 22.905 259779 SOLOI BGD 25.800 

247767 Segyejinmi KOR 23.001 259788 ARC 18262 IND 25.900 

231076 Shanghai Coll. #13 CHN 23.101 9836 Belle Patna USA 26.000 

213775 Xin xiang you 63 CHN 23.202 236069 H 29-71 ARG 26.101 

290249  Chu jing 6 CHN 23.301 259887 
LI CHUAN DA BAI 

GU
CHN 26.200 

290233  He jing 10 CHN 23.401 276136 T 26 IND 26.301 

2667 KIHO JPN 23.501 667 CHARNOCK PAK 26.403 

4475 TSUBASA JPN 23.601 289000 PETA IDN 26.500 

259710  TOANG IDN 23.702 275687 Zhong Fu 906 CHN 26.601 

5398 Gosi KOR 23.803 3493 PUSUR IND 26.702 

381 BLUE BELLE USA 23.900 276031 DA9 BGD 26.801 

284589  DKUR 1742 IND 24.000 3404 Dular USA 26.902 

276174  Batukuru Wee LKA 24.100 286080 6700-618 PHL 27.002 

46 AGUJA BOL 24.200 259862 KALO KUCHI BGD 27.104 

259440  Cocodrie USA 24.300 229060 Fatmawati IDN 27.205 

260488  Basmati mehtrah PHL 24.401 276134 CROSS 4-244 IND 27.300 

211524 RIKUTO NORIN 19 JPN 24.501 286041 11290-201 PHL 27.405 

283772  Ketan Kuwule IDN 24.600 259870 JABOR SAIL BGD 27.507 

308950  Binadhan 4 BGD 24.704 276182 Narguni IND 27.605 

259898  DARAWAL MYS 24.800 212312 NAN QING AI CHN 27.700 

3474 PRELUDE USA 24.911 259802 ARC 18061 IND 27.800 

1852 IRRI10320 PHL 25.001 4335 TIEREMAS IDN 27.900 

236085 Razza ITA 25.104 276137 IRGC46897 IND 28.003 

268207  Situbagendit 8 IDN 25.205 259775 KELE BARDHAN IND 28.102 

268205  Situbagendit 41 IDN 25.302 290152 Bina-Ay PHL 28.207 

260538  Delitus USA 25.400 276126 ARC 5825 IND 28.324 

113491 Simedel NPL 25.502 248457 Mukjahar BGD 28.403 

268184  PARE OO IDN 25.595 283756 Kala Manik BGD 28.485 
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인정된다’는 결론을 내릴 수 있었다(Table 7).

벼 육성품종의 국가별 특성

분산분석 결과 집단 평균 간 유의미한 차이가 검정되면 어느 

집단에서 유의한 차가 있는 지를 검정하여야 하며 이때 사용되

는 통계방법 중 하나가 덩컨의 다중범위검정(DMRT)이다. 이 방

법은 각 집단들의 평균( )과 값을 비교하여 집단 간 평균

차를 검정하는 방법이다. 분산분석결과 중국, 일본, 한국, 인도 

자원들의 아밀로스 및 단백질 평균들 간의 유의성이 인정되어 

어떤 국가별 자원들 간의 유의차가 있는지를 덩컨의 다중범위

검정을 사용하여 확인하였다.

아밀로스 함량의 경우 계산된 

는 0.2였고, 군내 자유도 

3,647, 유의수준 0.01일 때 값은 통계교과서에 수록된 ‘다

중검정을 위한 스튜던트화한 범위표’를 참조하여 얻었다. 그 결

과 계산된 값과 아밀로스 평균함량과의 차를 기준값으로 

정하여 다중범위검정을 실시하였다. 아밀로스 함량의 경우 인도

자원, 중국과 한국자원, 일본자원의 세 집단으로 나눌 수 있었으

며, 국가별 평균 함량은 각각 인도 25.46%, 중국 20.27%, 한국 

19.99%, 일본 18.85%였다. 인도자원의 DMRT 기준값(Amylose- 

LSR0.01)은 24.68이었고, 나머지 세 자원들의 평균값보다 크기 

때문에 유의성이 있었으며, 결과적으로 인도자원은 독립집단을 

이룬다고 할 수 있다. 이에 대한 결과를 구체적으로 해석해 보면 

인도자원은 인디카 품종으로 한국, 중국, 일본의 자포니카 품종

과는 구분되는 아밀로스 함량 특성을 나타낸 것으로 사료된다. 

중국자원의 기준값이 19.51이고 한국자원 평균값이 19.99, 일본

자원 평균값이 18.85이므로(Japan 18.85＜China 19.51＜Korea 

19.99) 중국자원과 한국자원은 유의성이 없고 중국자원과 일본

자원은 유의성이 있으므로 중국자원과 한국자원은 동일 집단으

로 간주되었고, 중국자원은 일본자원과는 다른 독립집단을 이

뤘다(Table 8).

단백질 함량의 경우 계산된 

는 0.05였고, 군내 자유도 

3,647, 유의수준 0.01일 때 값은 ‘다중검정을 위한 스튜던

트화한 범위표’를 참조하여 얻었다. 그 결과 계산된 값과 

단백질 평균함량과의 차를 기준값으로 정하여 다중범위검정을 

실시하였다. 단백질 함량의 경우 인도와 중국자원, 일본자원, 

한국자원의 세 집단으로 나눌 수 있었으며, 국가별 평균 함량은 

각각 인도 8.17%, 중국 8.01%, 일본 7.73%, 한국 7.23%였다. 인

도자원의 기준값은 7.97이고 중국자원의 평균값은 8.01, 일본

자원 평균값은 7.73이므로(Japan 7.73＜India 7.97＜China 

8.01) 인도와 중국자원은 유의성이 없고 인도와 일본자원은 유

의성이 있으므로 인도자원과 중국자원은 동일 집단으로 간주되

었고, 인도자원은 일본자원과는 다른 독립집단을 이뤘다. 일본

자원의 기준값 7.55는 한국자원의 평균값 7.23 보다 크기 때문

에 유의성이 있으므로 결과적으로 일본자원은 독립집단을 이룬

다고 할 수 있다(Table 9).

인도자원의 아밀로스 평균함량은 25.46±3.43%였고, 단백질

은 8.17±1.43%였다. 아밀로스의 경우 인도자원은 독립 집단을 

구성하였고 단백질의 경우 인도자원과 중국자원은 동일 집단을 

구성하였다. 중국자원의 아밀로스 평균함량은 20.27±4.69%였

고, 단백질은 8.01±1.36%였다. 아밀로스의 경우 중국자원은 한

국자원과 동일집단을 구성하였다. 한국자원의 아밀로스 평균

함량은 19.99±4.30%였고, 단백질은 7.23±0.88%였다. 단백질

Table 6. ANOVA table of amylose contents in rice variety germplasm by countries

    

Critical value

 


 3 10500.74 3500.25 158.34** 3.78 1.78 (<0.01)

 3647 80619.35   22.11

 3650 91120.08

Table 7. ANOVA table of protein contents in rice variety germplasm by countries

    

Critical value

 


    3  245.08 81.69 53.95** 3.78 4.12 (<0.01)

 3647 5522.88  1.51

 3650 5767.96
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의 경우 한국자원은 독립 집단을 구성하였다. 일본자원의 아밀

로스 평균함량은 18.85±5.03%였고, 단백질은 7.73±1.12%였

다. 일본자원은 아밀로스 및 단백질에서 다른 원산지 자원들과 

구별되는 독립적인 집단을 구성했다(Table 10). 이러한 결과와 

관련하여 국가별 육종기준이 다르다고 사료된다. 일본의 경우 

벼 육종목표는 밥맛, 품질, 복합 내병성, 직파 적응성, 수량성의 

5가지 항목에 중점을 두고 있으며 특히 밥맛검정 과정에서 

NIRS를 이용하여 아밀로스, 단백질, 지방, 수분함량을 평가하

고 있다(Park, 2005). 일본 소비자들은 아밀로스 함량이 낮은 

품종을 취반, 섭취 시에 좋은 종으로 선호하기 때문에 육종방향

은 낮은 아밀로스와 낮은 단백질 함량의 품종 개발에 있다고 사

료된다. 일본 원산지 자원의 평균 아밀로스 함량(18.85%)은 한

국 원산지 자원(19.99%)과 비교해서 대략 1% 정도 낮은 것으로 

보고되었으며, 이는 본 연구 결과와도 일치하였다(Kim, 2004; 

Park, 2005).

적  요

본 연구는 선행연구에서 개발된 근적외선 분광분석(NIRS) 

예측모델을 활용하여 측정된 국내외 육성품종 벼 유전자원의 

아밀로스 및 단백질 함량 자료를 통계처리 하여 자원의 지리적 

특성과 함량에 대한 정확한 정보를 제공하기 위해 실시하였다. 

정규분포분석 결과 육성품종 벼 자원의 단백질 평균은 8.0%였

고, 찰벼 아밀로스 평균은 8.8%였고, 메벼 아밀로스 평균은 22.7%

였다. 전체자원의 95%를 차지하는 자원들의 함량범위는 단백

질의 경우 5.4-10.6%, 찰벼 아밀로스는 5.9-11.5%, 메벼 아밀

로스는 16.9-28.5%였다. 자원의 다양성지수는 단백질의 경우 

0.59, 찰벼 아밀로스는 0.81, 메벼 아밀로스는 0.64였다. ANOVA, 

DMRT 처리 자원 수는 중국 자원의 경우 1,542, 일본은 1,409, 

한국은 413, 인도는 287자원이었다. 국가별 아밀로스 평균함량

은 일본 자원의 경우 18.85%, 한국 자원은 19.99%, 중국 자원은 

Table 8. DMRT table of amylose contents in rice variety germplasm by countries

Origin Amylose (%) SSR0.01 LSR0.01 Amylose-LSR0.01 DMRT

India 25.46 3.90 0.78 24.68 (25.46-0.78) 25.46

20.27  19.99

19.99

18.85

China 20.27 3.80 0.76 19.51

Korea 19.99 3.64 0.73 19.26

Japan 18.85 - - -

Table 9. DMRT table of protein contents in rice variety germplasm by countries

Origin Protein (%) SSR0.01 LSR0.01 Protein-LSR0.01 DMRT

India 8.17 3.90 0.20 7.97 (8.17-0.20) 8.17  8.01

8.01

7.73

7.23

China 8.01 3.80 0.19 7.82

Japan 7.73 3.64 0.18 7.55

Korea 7.23 - - -

Table 10. Amylose and protein contents in rice variety germplasm by countries

Origin
Amylose (%) Protein (%)

Meanz Min. Max. Mean Min. Max.

India 25.46±3.43ay 7.55 30.16 8.17±1.43a 5.44 11.70

China 20.27±4.69b 4.75 29.04 8.01±1.36a 5.03 16.20

Korea 19.99±4.30b 5.93 29.76 7.23±0.88b 5.02 10.46

Japan 18.85±5.03c 5.63 29.46 7.73±1.12c 5.58 12.25
zMean mean±standard deviation.
yMean separation within columns by Duncan’s multiple range test at p=0.01.
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20.27%, 인도 자원은 25.46%였다. 단백질 평균함량은 한국 자

원의 경우 7.23%, 일본 자원은 7.73%, 중국 자원은 8.01%, 인도 

자원은 8.17%였다. ANOVA 분석결과 벼 유전자원의 아밀로스 

및 단백질 함량은 국가별 차이가 있었고 1% 유의수준에서 차이

가 인정되었다. DMRT 분석결과 국가별 아밀로스 함량은 일본, 

중국과 한국, 인도의 세 집단으로 나눌 수 있었으며 각 집단 간 

아밀로스 함량차이는 1% 유의수준에서 차이가 인정되었다. 단

백질 함량의 경우 한국, 일본, 인도와 중국의 세 집단으로 나눌 

수 있었으며, 각 집단 간 단백질 함량차이는 1% 유의수준에서 

차이가 인정되었다. 일본 자원은 가장 낮은 아밀로스 평균함량

을 나타냈고, 한국 자원은 가장 낮은 단백질 평균함량을 나타냈

다. 이에 비해 인도 자원은 가장 높은 아밀로스와 단백질 평균함

량을 나타냈다. 이러한 지리적 분포에 따른 육성품종 벼 자원 간 

함량 차이는 각 지역별 자원 선호도와 육종 방향이 반영된 결과

라고 할 수 있다.
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